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1 CTGGCTGCTGTGGAGTTTGTGACATACTAGGTGACACCCTTGGAGTCACTTC 
5 3 TCTTCAACTCCAGCTTAGAAGTGCCTGCCTGGCTCAGGGTCTGCACTGCAGCCTACTCCT 
113 TGCTTCAGGGCCTG ACTGCAACGCCAAAGCCTATCCTATAGCGGCAGCGCCAGCAGCCAC 
173 TCAAACCAGCCACAGCTCCCCGGCAACCGAACCAIGAACACCGAAATGTATCAGACCCCC 

MfitAsnThrGluMetTyrGlnThrPro 

233 ATGGAGGTGGCGGTCTATCAGCTGCACAATTTCTCCACCTCCTTCTTTTCTTCTCTGCTT 
MetGluValAlaValTyrGlnLeuHifiAsnPheSerThrSerPhePheSerSerLeuLeu 

293 GGAGGGGATGTGGTTTCCGTTAAACTGGATAACAGTGCCTCCGGAGCCAGTGTGGTGGCC 
GlyGlyAspValValSerVall^yaLeuAspAsnSerAlaSerGlyAlaSerValValAla 

353 CTAGACAACAAGATTGAGCAGGCCATGGACCTCGTGAAGAACCACCTGATGTACGCTGTG 
LeuAspAsriL^IleGluGlnAlaMetAepLeuVall^ 

413 AGAGAGGAGGTGGAGGTCCTAAAnnAnrnnnTTrCTnAn rTnr'T'rfziifsaAfSTiar'Tnr'nafi 
Aj^GluGluValGluValLeuLysGluGlnlleArgGluLeuLeuGluLysAsnSerGln 

473 CTGGAnCfiCGAflAACACCCTCnTflAAGACGCTGGCAAGCCCCGAGCAACTGGAAAAGTTC 
LeuGluArgGluLeuThrLeuLeuLysThrLeuAlaSerProGluGlnLeuGluLysPhe 

533 CAGTCCCGGCTGAGCCCTGAAGAGCCAGCACCTGAAGCCCCAGAAACCCCGGAAACCCCG 
GlnSerArgLeuSerProGluGluProAlaProGluAlaProGluThrProGluThrPro 

593 GAAGCCCCTGGTGGTTCTGCGGTGIAAGTGGCTCTGTCCTTAGGGTGGGCAGAGCCACAT 
GluAlaProGlyGlySerAlaVal * 

653 CTTGTTCTACCTAGTTCTTTCCAGTTTGTTTTTGGCTCCCCAAGGGTCATCTCATGTGGA 
713 GAACTTTACACCTAACATAGCTGGTGCCAAG AGATGTCCCAAGGACATGCCCATCTGGGT 
773 CCACTCCAGTGACAGACCCCTGACAAAGAGCAGGTCTCTGGAG ACTAAGTTGCATGGGGC 
833 CTAGTAACACCAAGCCAGTG AGCCTGTCGTGTCACCGGGCCCTGGGGGCTCCCAGGGCTG 
893 GGCAACTTAGTTACAGCTG ACCAAGGAGAAAGTAGTTTTGAG ATGTG ATGCCAGTGTGCT 
953 CCAGAAAGTGTAAGGGGTCTGTTTTTCATTTCCATGGACATCTTCCACAGCTTCACCTGA 
1013 CAATGACTGTTCCTATGAAGAAGCCACTTGTGTTCTAAGCAGAAGCAACCTCTCTCTTCT 
1073 TCCTCTGTCTTTTCCAGGCAGGGGCAGAGATGGGAGAGATTGAGCGAAATGAGCCTTCTG 
1113 TTGGTTAATACTGTATAATGCATGGCTTTGTGCACAGCCCAGTGTGGGGTTACAGCTTTG 
1193 GG ATGACTGCTTATAAAGTTCTGTTTGGTTAGTATTGGCATCGTTTTTCTATATAGCCAT 
1253 AATGCGTATATATACCCATAGGGCTAGATCTATATCTTAGGGTAGTGATGTATACATATA 
1313 CACATACACCTACATGTTGAAGGGCCTAACCAGCTTTGGG AGTACTG ACTGGTCTCTTAT 
1373 CTCTTAAAGCTAAGTTTTTG ACTGTGCTAATTTACCAAATTGATCCAGTTTGTCCTTTAG 
1433 ATTAAATAAGACTCGATATG AGGG AGGGAGGGGAAG ACCAGCCTCACAATGCGGCCACAG 
1493 ATGCCTTGCTGCTGCAGTCCTCCCTGATCTGTCCACTGAAGACATGAAGTCCTCTTTTGA 
1553 ATGCCAAACCCACCATTCATTGGTGCTGACTACATAGAATGGGGTTGAGAGAAGATCAGT 

1673 TTGTTTGTTTGTTTTTGTTTTTTGTTTTTCTTTTTTAAGTTCTTGTGGGGAAACTTTGGG 
1733 GTTAATCAAAGGATGTAGTCCTGTGGTAGACCAGAGGAGTAACTAGTTTTGATCCTTTGG 
1793 GGTGTGGAAAATGTACCCAGGAAGCTTGTGTAAGGAGGTTCTGTGACAGTGAACACTTTC 
1853 CACTTTCTGACACCTCATCCTGCTGTACGACTCCAGGATTTGGATTTGGATTTTTCAAAT 
1913 GTAGCTTGAAATTTCAATAAACTTTGCTCCTTTTTCTAAAAATAAAAAAAAAAAAAAAAA 



Fig. 2 
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1 AATTCGGGGGCCGTGGAGTTTGTGACATACGAGGTGACACCCCTCGAGTCACTTCCCTTC 
6 1 AACTCCAGCTGGAGCGCCTGCTTGGCTTTGGGTTCGTTCTGCAGCCTTCGCCCCGCTCCT 
12 1 AGCCTCAGGGCCGGACTCCAGCGCAGAGCCCAGCCCAGCGCAGCCTGCCAGCAGCCACCC 
181 AGCCGCCCAGCCGCCCAGCCCCGCACGAAACCCGGCCAGAGCTTCCTAGCAGCCCGAGCC 
241 AIGAACACCGAAATGTATCAG ACCCCCATGG AGGTGGCGGTCT ACCAGCTGCACAATTTC 
MetAsnThrGluMetTyrGlnThrProMetGluValAlaValTyrGlnLeuHisAsnPhe 

301 TCCATCTCCTTCTTCTCTTCTCTGCTTGGAGGGGATGTGGTTTCCGTTAAGCTGGACAAC 
SerlleSerPhePheSerSerLeuLeuGlyGlyAspValValSerValLysLeuAspAen 

361 AGTGCCTCCGGAGCCAGCGTGGTGGCCATAGACAACAAGATCGAACAGGCCATGGATCTG 
SerAlaSerGlyAlaSerValValAlalleAspAsnLysIleAspGlnAlaMetAspLeu 

421 GTGAAGAATCATCTGATGTATGCTGTGAGAGAGGAGGTGGAGATCCTGAAGGAGCAGATC 
ValLysAsnHisLeuMetTyrAlaValArgGluGluValGluIleLeuLysGluGlnlle 

481 CGAGAGCTGGTGGAGAAGAACTCCCAGCTAGAGCGTGAGAACACCCTGTTGAAGACCCTG 
ArgGluLeuValGluLysAsnSerGlnLeuGluArgGluAsnThrLeuLeuLysThrLeu 

541 GCAA^CCCAGAGCAGCTGGAGAAGTTCCAGTCCTGTCTGAGCCCTGAAGAGCCAGCTCCC 
AlaSerProGluGlnLeuGluLysPheGlnSerCysLeuSerProGluGluProAlaPro 

601 GAATCCCCACAAGTGCCCGAGGCCCCTGGTGGTTCTGCGGTGIAAGTGGCTCTGTCCTCA 
GluSerProGlnValProGluAlaProGlyGlySerAlaVal * 

661 GGGTGGGCAGAGCCACTAAACTTGTTTTACCTAGTTCTTTCCAGTTTGTTTTTGGCTCCC 
721 CAAGCATCATCTCACGAGGAGAACTTTACACCTAGCACAGCTGGTGCCAAGAGATGTCCT 
781 AAGGACATGGCCACCTGGGTCCACTCCAGCGACAGACCCCTGACAAGAGCAGGTCTCTGG 
8 41 AGGCTGAGTTGCATGGGGCCTAGTAACACCAAGCCAGTGAGCCTCTAATGCTACTGCGCC 
901 CTGGGGGCTCCCAGGGCCTGGGCAACTTAGCTGCAACTGGCJ^AAGGAGAAGGGTAGTTTG 
961 AGGTGTGACACCAGTTTGCTCCAGAAAGTTTAAGGGGTCTGTTTCTCATCTCCATGGACA 
1021 TCTTCAACAGCTTCACCTGACAACGACTGTTCCTATGAAGAAGCCACTTGTGTTTTAAGC 
1081 AG AGGCAACCTCTCTCTTCTCCTCTGTTTCGTGAAGGCAGGGGACACAGATGGGAGAGAT 
1141 TG AGCCAAGTCAGCCTTCTGTTGGTTAATATGGTATAATGCATGGCTTTGTGCACAGCCC 
1201 AGTGTGGGATTACAGCTTTGGG ATG ACCGCTTACAAAGTTCTGTTTGGTTAGTATTGGCA 
1261 TAGTTTTTCTATATAGCCATAAATGCGTATATATACCCATAGGGCTAGATCTGTATCTTA 
1321 GTGTAGCGATGTATACATATACACATCCACCTACATGTTGAAGGGCCTAACCAGCCTTGG 
1381 G AGTATTG ACTGGTCCCTTACCTCTTATGGCTAAGTCTTTG ACTGTGTTCATTT ACCAAG 
1441 TTGACCCAGTTTGTCTTTTAGGTTAAGTAAG AACTCG AGAGTAAAGGCAAGG AGGGGGGC 
1501 CAGCCTCTGAATGCGGCCACGGATGCCTTGCTGCTGCAACCCTTTCCCCAGCTGTCCACT 
1561 G AAACGTGAAGTCCTGTTTTGAATGCCAAACCCACCATTCACTGGTGCTGACTACATAGA 
1621 ATGGGTTG AGAG AAGATCAGTTTGGGCTTCACAGTGTCATTTGAAAAAGCGTTTTTGTTT 
1681 TGTTTTGAATTATTGTGGAAAACTTTCAAGTGAACAGAAGGATGGTGTCCTACTGTGGAT 
1741 G AGGGATGAACAAGGGGATGGCTTTGATCCAATGG AGCCTGGG AGGTGTGCCCAGAAAGC 
1801 TTGTCTGTAGCGGGTTTTGTGAG AGTG AACACTTTCCACTTTTTG AC ACCTTATCCTGAT 
1861 GTATGGTTCCAGGATTTGG ATTTTGATTTTCC AAATGT AGCTTGAAATTTCAATAAACTT 
1921 TGCTCTGTTTTTCTAAAAAATAAAAA 



Fig. 13 
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1 • . . CTGGCTGCTGTGGAGTTTGTGACATACTAGGTGACACCCTTGGAGTC 47 
II M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1 aattcgggggccgtggagtttgtgacatacgaggtgacacccctcgagtc 50 

• • • • • 

48 ACTTCTCTTCAACTCCAGCTTAGAAGTGCCTGCCTGGCTCAGGGTCTGCA 97 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I 
51 acttcccttcaactccagct . . ggagcgcctgcttggctttgggttcgtt 98 

• • • • • 

98 CTGCAGCCT ACTCCTTGCTTCAGGGCCTGACTGCAACGCCAAA 140 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

99 ctgcagccttcgccccgctcctagcctcagggccggactccagcgcagag 148 

• • • - 

141 GCCTATCC TATAGCGGCAGCGCCA 164 

II M I II II I 

14 9 cccagcccagcgcagcctgccagcagccacccagccgcccagccgcccag 198 

• • ♦ • • 

165 GCAGCCACTCAAACCAGCCACAGCTCCCCGGCA . ACCGAACCATGAACAC 213 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I III I I I I I I II I I I I I I 
199 ccccgcacgaaacccggccagagcttcctagcagcccgagccatgaacac 24 8 

• • • • • 

214 CGAAATGTATCAGACCCCCATGGAGGTGGCGGTCTATCAGCTGCACAATT 263 

I I I I I I I I I II II I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
24 9 cgaaatgtatcagacccccatggaggtggcggtctaccagctgcacaatt 298 

• • • • • 

2 64 TCTCCACCTCCTTCTTTTCTTCTCTGCTTGGAGGGGATGTGGTTTCCGTT 313 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

2 99 tctccatctccttcttctcttctctgcttggaggggatgtggtttccgtt 348 

• • • • • 

314 AAACTGGATAACAGTGCCTCCGGAGCCAGTGTGGTGGCCCTAGACAACAA 363 

M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
34 9 aagctggacaacagtgcctccggagccagcgtggtggccatagacaacaa 398 

• • • • • 

3 64 GATTGAGCAGGCCATGGACCTCGTGAAGAACCACCTGATGT ACGCTGTGA 413 

Ml M I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I II I I I I I I I I . I I I I I I I 

3 99 gatcgaacaggccatggatctggtgaagaatcatctgatgtatgctgtga 448 

• • - • . 

414 GAG AGG AGGT GG AGGT C CT AAAGG AGC AG AT T C GTG AGCT GCTTGAGAAG 4 63 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I 
44 9 gagaggaggtggagatcctgaaggagcagatccgagagctggtggagaag 498 

• • • • • 

4 64 AACTCCCAGCTGGAGCGCGAGAACACCCTCCTGAAGACGCTGGCAAGCCC 513 

M I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I E I I I I I I I I I I I I I I 

4 99 aactcccagctagagcgtgagaacaccctgttgaagaccctggcaagccc 548 

♦ 

514 CGAGCAACTGGAAAAGTTCCAGTCCCGGCTGAGCCCTGAAGAGCCAGCAC 5 63 

Mill I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
54 9 agagcagctggagaagttccagtcctgtctgagccctgaagagccagctc 5 98 

5 64 CTGAAGCCCCAGAAACCCCGGAAACCCCGGAAGCCCCTGGTGGTTCTGCG 613 

I M I I I I I I M M II I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

5 99 ccgaatcccca caagtgcccgaggcccctggtggttctgcg 639 

• * • . • 

Fig. 14 
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614 GTGTAAGTGGCTCTGTCCTTAGGGTGGGCAGAGCCAC. .ATCTTGTTCTA 661 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 
640 gtgtaagtggctctgtcctcagggtgggcagagccactaaacttgtttta 68 9 

662 CCTAGTTCTTTCCAGTTTGTTTTTGGCTCCCCAAGGGTCATCTCATGTGG 711 

I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I II I I I I I I I I I I I I I II 
690 cctagttctttccagtttgtttttggctccccaagcatcatctcacgagg 739 

• • • • • 

712 AGAACTTTACACCTAACATAGCTGGTGCCAAGAGATGTCCCAAGGACATG 761 

I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
740 agaactttacacctagcacagctggtgccaagagatgtcctaaggacatg 78 9 

• • • • • 

762 CCCATCTGGGTCCACTCCAGTGACAGACCCCTGACAAAGAGCAGGTCTCT 811 

III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
790 gccacctgggtccactccagcgacagacccctgac.aagagcaggtctct 838 

812 GGAGACTAAGTTGCATGGGGCCTAGTAACACCAAGCCAGTGAGCCTGTCG 8 61 

I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

83 9 ggaggctgagttgcat ggggcctagtaacaccaagccagtgagcctctaa 88 8 

8 62 bGTCACCGGGCCCTGGGGGCTCCCAGGG . CTGGGCAACTTAGTTACAGCT 910 

II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II II 

88 9 tgctactgcgccctgggggctcccagggcctgggcaacttagctgcaact 938 

911 GACCAAGGAGAAAGTAGTTTTGAGATGTGATGCCAGTGTGCTCCAGAAAG 960 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

93 9 ggcaaaggagaagggtagtttgaggtgtgacaccagtttzgct ccagaaag 98 8 

• • • • • 

961 TGTAAGGGGTCTGTTTTTCATTTCCATGGACATCTTCCACAGCTTCACCT 1010 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
98 9 tttaaggggtctgtttctcatctccatggacatcttcaacagcttcacct 1038 

1011 GACAATGACTGTTCCTATGAAGAAGCCACTTGTGTTCTAAGCAGAAGCAA 1060 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I MINIM I II I 

1039 gacaacgactgttcctatgaagaagccacttgtgttttaagcagaggcaa 1088 

1061 CCTCTCTCTTCTTCCTCTGTCTTTTCCAGGCAGGGG . CAGAGATGGGAGA 1109 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I 
1089 cctctctcttc. tcctctgtttcgtgaaggcaggggacacagatgggaga 1137 

1110 GATTGAGCCAAATGAGCCTTCTGTTGGTTAATACTGTATAATGCATGGCT 115 9 

I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I 
1138 gattgagccaagtcagccttctgttggttaatatggtataatgcatggct 1187 

1160 TTGTGCACAGCCCAGTGTGGGGTTACAGCTTTGGGATGACTGCTTATAAA 1209 

I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I III 
1188 ttgtgcacagcccagtgtgggattacagctttgggatgaccgcttacaaa 1237 

1210 GTTCTGTTTGGTTAGTATTGGCATCGTTTTTCTATATAGCCAT . AATGCG 125 8 

I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II 1 I I I I I I 
1238 gttctgtttggttagtattggcatagtttttctatatagccataaatgcg 1287 

• • • • • 

125 9 TATATATACCCATAGGGCTAGATCTAT ATCTTAGGGTAGTGATGTATACA 1308 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
12 8 8 tatatatacccatagggctagatctgtatcttagtgtagcgatgtataca 1337 



Fig. 14 (com) 



1309 TATACACATACACCTACATGTTGAAGGGCCTAACCAGCTTTGGGAGTACT 1358 

I I 1 1 I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I II I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I 
1338 tatacacatccacctacatgttgaagggcctaaccagccttgggagtatt 1387 

135 9 GACTGGTCTCTTATCTCTTAAAGCTAAGTTTTTGACTGTGCTAATTTACC 1408 

I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1388 gactggtcccttacctcttatggctaagtctttgactgtgttcatttacc 1437 

1409 AAATTGATCCAGTTTGTCCTTTAGATT AAATAAG . ACTCGATATGAGGGA 1457 

II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I MM I I I I II II I I I I I 

1438 aagttgacccagtttgtcttttaggttaagtaagaactcgagagtaaagg 1487 

• * • • • 
1458 GGGAGGGGAAGACCAGCCTCACAATGCGGCCACAGATGCCTTGCTGCTGC 1507 

I II I I I I I II II I Ml II I II I I I I I I I II I I I I I I I I I 
14 8 8 caaggaggggggccagcctctgaatgcggccacggatgccttgctgctgc 1537 

• * • • • 
1508 AGTCC • TCCCTGATCTGTCCACTGAAGACATGAAGTCCTCTTTTGAATGC 1556 

I II I II I II I I M I II I II II I II II II II I II M I I I I I 
1538 aaccctttccccagctgtccactgaa . acgtgaagtcctgttttgaatgc 1586 

1557 CAAACCCACCATTCATTGGTGCTGACTACATAGAATGGGGTTGAGAGAAG 1606 

I II I II I I II II II I II I I II II I I I I II I I II II I II II II II I I I I 
1587 caaacccaccattcactggtgctgactacatagaat . gggttgagagaag 1635 

1607 ATCAGTTTGGACTTCACATTTTTGTTTTAAGTTTTAGGTTGTTTTTTTTT 165 6 

II II I I I I I I II I M I I I I II I II I I II I II I I I 
1636 atcagtttgggcttcacagtgtcatttgaa aaagcgtttttgttt 1680 

1657 GGTTTTGTTTGTTTGTTTGTTTGTTTGTTTTTGTTTTTTGTTTTTCTTTT 1706 
I I M M I MM 

1681 tgttttgaattattgt 1696 

1707 TTAAGTTCTTGTGGGGAAACTTTGGGGTTAATCAAAGGATGTAGTCCTGT 175 6 

II II I I I II II M II II II I Mill 
1697 ggaaaactttcaagtgaacagaaggatggtgtcctac 1733 

1757 GGT AG AC C AG AGGAGT AACT AGT TT TG AT C CTT T GGGGT GT GGA 1800 

I I II II I II I I I I II II I I I II I II I 

1734 tgtggatgagggatgaacaaggggatggctttgatccaatggagcctggg 1783 

1801 AAATGTACCCAGGAAGCTTGTGT . AAGGAGGTTCTGTGACAGTGAACACT 184 9 

I III I I II I II I II II I I II I I I I II I I I I II II II I II 

17 8 4 aggtgtgcccagaaagcttgtctgtagcgggttttgtgagagtgaacact 1833 

1850 TTCCACTTTCTGACACCTCATCCTGCTGTACGACTCCAGGATTTGGATTT 18 99 

II II II I II II II I II I I I M II II I I I II II I I I II I I II II I 

183 4 ttccactttttgacaccttatcctgatgtatggttccaggatttggattt 188 3 

• ♦ • - • 
1900 GGATTTTTCAAATGTAGCTTGAAATTTCAATAAACTTTGCTCCTTTTTCT 194 9 

II I I II II II I I I I I I I I I I I II I I I I II I II I I II I I II II II 

18 8 4 tgattttccaaatgtagcttgaaatttcaataaactttgctctgtttttc 1933 

• • 

1950 AAAAATAAAAAAAAAAAAAAAAA 1972 

I I I I I I I I I I 
1934 taaaaaataaaaa 194 6 

Fig. 14 (Cont.) 
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mO 1 MNTEMYQTPMEVAVYQLHNFSTSFFSSLLGGDWSVKLDNSASGASVVAL 50 

hG 1 MNTEMYQTPMEVAVYQLHNFS I SFFSSLLGGD WS VKLDNS ASGAS WAI 50 

hT 2 KSQWCRPVAMDLGVYQLRHFS I SFLSSLLGTENASVRLDNSSSGASWAI 51 

• • • • • 

mO 51 DNKIEQAMDLVKNHLMYAVREEVEVLKEQIRELLEKNSQLERENTLLKTL 100 

hG 51 DNKIEQAMDLVKNHLMYAVREEVEILKEQIRELVEKNSQLERENTLLKTL 100 

hT 52 DNKIEQAMDLVKSHLMYAVREEVEVLKEQIKELIEKNSQLEQENNLLKTL 101 

hD 1 MDLVKNHLMYAVREEVEILKEQIRELVEKNSQLERENTLLKTL 41 

• • * 

mO 101 ASPEQLEKFQSRLSPEEPAPEAPETPETPEAPGGSAV* 138 

hG 101 AS PEQLEKFQSCLS PEEP APES . . # PQVPEAPGGSAV* 135 

hT 102 ASPEQLAQFQAQLQTGSPPATTQPQGTTQPPAQPASQGSGPTA* 145 

hD 42 AS PEQLEKFQSCLS PEEPAPES PQVPEAPGGSAV* 



Fig. 15 



